Prognostic determination of infiltrative breast carcinoma using high throughput technologies: time to go back on the computer by Reyal, F.
31es Journées de la SFSPM, Lyon, novembre 2009 49
Quel est l’ apport de la biologie pour les patientes ?
Détermination du pronostic des cancers du sein  
par analyse à haut débit du profil d’ expression :  
retour à l’ analyse bio-informatique
Prognostic determination of infiltrative breast carcinoma using high throughput technologies: 
time to go back on the computer
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